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Быстрое развитие методов секвенирования и совершенствование алгоритмов биоинформатиче-
ского анализа привели к увеличению применяемых способов обработки геномных данных. Сложившая-
ся ситуация требует внимательного отношения к получаемой информации. Особого отношения требует 
интерпретация результатов метагеномного анализа с использованием амплифицированных участков 
генов 16S рРНК. В этих исследованиях на отсутствие установившихся стандартов биоинформатических 
подходов накладывается разнообразие методов пробоподготовки, продиктованное сложностью работы 
с природными объектами. В итоге при использовании разных алгоритмов пробоподготовки и анализа 
одного и того же образца можно получить диаметрально противоположные результаты. Одним из ре-
шений данной проблемы является обеспечение возможности прямого контроля образцов визуальными 
методами, по крайней мере, на этапе отработки и верификации используемой методической платфор-
мы. С этой целью нами разработан и апробирован инновационный метод прижизненной фиксации об-
разцов с применением фиксаторов на основе солей лантаноидов. Предложенный метод позволяет про-
вести экспресс-визуализацию образца с помощью сканирующей электронной микроскопии (СЭМ) с по-
следующей подготовкой его к метагеномному анализу. Предварительная визуализация образца, подго-
товленного методом лантаноидной консервации, существенно не влияет на количественный и видовой 
состав бактериальных сообществ, определяемый методом высокопроизводительного секвенирования. 
Различные приемы визуального контроля могут послужить надежным способом верификации методов 
метагеномного анализа и дадут возможность провести его количественную коррекцию. Биоинформати-
ческая часть работы поддержана грантом РНФ 17-14-01363. Метагеномные исследования поддер-
жаны грантом РФФИ 17-04-01908. 
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